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摘要 : 目前 关于 繁 斯 科 昆虫 的 线粒体 基因 组 全 序列 及 其 分 子 进 化 的 研究 报道 很 少 。 本 研究 利用 L-PCR 技术 结合 
KEHE PCR 扩 增 获得 纺织 娘 Mecopoda elongata 和 日 本 纺织 娘 M. niponensis 的 线粒体 基因 组 全 序列 , 同时 对 二 者 
之 间 的 碱 基 组 成 和 结构 特点 进行 了 比较 分 析 。 结 果 显 示 : 纺织 娘 线 粒 体 基 因 组 (GenBank 登录 号 JQ917910) 序列 
全 长 15 284 bp，A +T 含 量 71.8% ; 日 本 纺织 娘 线粒体 基因 组 ( GenBank 登录 号 JQ917909 ) 序 列 全 长 15 364 bp, А 
+ 了 T 含 量 72.4% ; 2 种 纺织 娘 序 列 长 度 差异 主要 是 控制 区 长 度 不 同 引 起 (纺织 娘 控 制 区 长 294 bp, 日 本 纺织 娘 控制 
区 长 393 bp) 。2 种 纺织 女 基 因 组 基因 含量 、 相 对 位 置 及 转录 方向 均 与 其 他 已 报道 的 得 斯 科 昆 虫 一 致 , 未 发 现 基因 
重 排 现象 ; 基因 组 中 均 存 在 较 长 的 间隔 序列 , 在 trnAZtrnR. 之 间 的 间隔 序列 长 度 分 别 为 63 bp 与 68 bp, Æ trnQ/ 
trnM 之 间 的 分 别 为 55 bp 和 26 bp, 在 trnS”” /nadl 之 间 的 均 为 21 bp。 而 最 长 的 基因 重 倒 区域 在 2 种 纺织 娘 trnC/ 
trnW 之 间 均 为 8 bp, 在 aip8/atp6 和 nad4L/nad4L 之 间 均 为 7 bp。 和 蛋白 质 编 码 基 因 的 碱 基 组 成 和 密码 子 使 用 均 具 
有 明显 的 偏 倚 性 ; E nadl 和 nad2 以 特殊 的 TTG 作为 起 始 密 码 子 ,coxl 使 用 特殊 的 起 始 密码 子 АТСА К, 其余 的 
10 种 蛋白 质 编 码 基因 均 使 用 典型 的 АТМ 作为 起 始 密 码 子 。 在 tRNA 基因 中 , 除 trnS*” УК, 均 能 折 生 形成 典型 的 三 
叶 草 形 二 级 结构 。 在 这 些 tRNA 基因 中 均 存 在 一 定数 目的 以 G-U 错 配 为 主 的 碱 基 错 配 , 类 似 现象 同样 存在 于 其 他 
已 测定 的 六 足 动物 线粒体 基因 组 中 , 表明 G-U 配对 在 线粒体 基因 组 中 很 可 能 是 一 种 完全 正常 的 碱 基 配对 方式 。 
基因 组 中 控制 区 的 A+T 含 量 略 低 于 线粒体 基因 组 的 其 他 区 域 , 表明 高 A+T 含 量 并 不 是 该 区 域 的 必要 特征 。 本 
研究 结果 为 得 斯 科 系 统 发 生 关系 重建 积累 了 有 价值 的 数据 资料 。 
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Comparative analysis of mitochondrial genomes of two long-legged 


katydids ( Orthoptera: Tettigoniidae ) 

ZHOU Zhi-Jun^* , YANG Ming-Ru'^ , CHANG Yan-Lin! , SHI Fu-Ming (1. College of Life Sciences, 
Hebei University, Baoding, Hebei 071002, China; 2. Biotherapy Center, General Hospital of Beijing 
Military Command, Beijing 100700, China) 

Abstract: Up to now, the reports about the complete mitochondrial genome of katydids and their 
corresponding molecular evolution are still limited. In this study, the mitochondrial genomes 
( mitogenome) of two long-legged katydids, i. e., Mecopoda elongata and M. niponensis, were sequenced 
using the L-PCR combined with the sub-PCR technology. The results showed that the mitogenome 
sequence of M. elongata is 15 284 bp in length, haboring the A + T content of 71. 8% ( GenBank 
accession no.: JQ917910) , while M. niponensis is 15 364 bp in length with the A +T content of 72.4% 
( GenBank accession no. : JQ917909). The differences in their mitogenome sizes can account for the size 
variations in their control regions (294 bp for M. elongata and 393 bp for M. niponensis). The 
organization and gene content of both two Mecopoda mitogenomes are identical with those of other studied 
Tettigoniidae species. A few of noteworthy larger non-coding regions are shared by both species: the first 
is between trnA and trnR (63 bp in M. elongata, and 68 bp in M. niponensis) , the second between trnQ 
and trnM (55 bp in M. elongata, and 26 bp in М. niponensis) , and the third between trnS "^" and nadl 
(21 bp in both species). In both Mecopoda species, there are overlaps between trnC/trnW (8 bp), 
atp8/atp6 (7 bp) and nadAL/nadAL (7 bp). AT nucleotide composition bias of both Mecopoda 
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mitogenomes 1s also reflected in the codon usage of NNU or NNA bias. In both Mecopoda mitogenomes, 


all protein-coding genes ( PCGs) start with the typical ATN initiator codon expcept for nadl and nad2 
with TTG and сох1 with АТСА. All tRNAs in both Mecopoda species have the typical clover leaf structure 


except for trnS ^^" 


. Some unmatched base pairs occur in both Mecopoda species, and overwhelming 


majority of them аге G-U pairs, indicating that G-U is a normal base-pairing model in insect 


mitogenomes. Another unusual feature is the relatively lower А + T content of control region ( СВ) 


compared with other regions of the mitogenomes, underlining the fact that high А + T content is not 


characteristic of this control region. The results of this study provide some valuable molecular data for 


clarifying the intra-subfamilies phylogenetic relationship in Tettigoniidae. 


Keywords: Orthoptera; Tettigoniidae ; Mecopoda elongata ; Mecopoda niponensis ; mitochondrial genome ; 


sequence analysis 


六 足 动物 线粒体 基因 组 是 一 长 度 约 14 ~ 17 kb 
的 双 链 闭合 环 状 DNA 分 子 , 共 编 码 37 个 基因 : 13 
个 重 日 质 编 码 基 因 (aip6 atp8, сохі ~3, nadl ~ 6, 
nadAL 和 cytb) 2 个 核糖 体 RNA 基因 (rmL 和 
rrn$) , 22 个 tRNA 基因 , 及 1 个 非 编 码 的 控制 区 
( Wolstenholme, 1992; Boore, 1999 ) 。 

Н 1985 年 果 蝇 Drosophila yakuba 线粒体 基因 
组 全 序列 完成 测定 至 今 , 关于 线粒体 基因 组 的 测定 
RERA A PIJLER: 1) 采 用 密度 村 上 度 离 心 或 差 速 
离心 技术 分 离 获 得 纯度 较 低 的 线粒体 后 , 再 通过 
DNase 消化 附着 在 线粒体 表面 的 核 DNA, 并 获得 高 
纯度 的 mtDNA ( Gellissen et al., 1983; Tamura and 
Aotsuka, 1988; Saito et al., 2005) , 再 采取 酶 切 、 超 
声 破 雁 等 方式 将 mtDNA 破 雄 、 回 收 并 克隆 测序 
( Gellissen et al., 1983; Crozier and Crozier, 1993; 
鲁 成 等 , 2002) ,或 者 以 mtDNA 作为 模板 进行 常规 
PCR 扩 增 并 测序 ; 2) 直接 以 总 DNA 作为 模板 进行 
普通 PCR 扩 增 并 测序 (Friedrich and Muqim, 2003; 
Lee et al., 2006) ; 3) 3E HF] L-PCR 技术 将 线粒体 基 
?H3 JS Ж ЛАТИН. CEA Fr Ex, PELA L-PCR 扩 
增产 物 作 为 模板 进行 普通 PCR 扩 增 并 测序 
( Yamauchi et al., 2004 ; Kim et al., 2005) 。 而 基于 
L-PCR 技术 进行 线粒体 基因 组 测序 的 策略 可 以 分 为 
两 类 ,一 类 是 根据 近 缘 种 信息 直接 设计 类 和 群 特异 性 
L-PCR 引物 进行 扩 增 ( 刘 念 等 ，2006 Zhou et al., 
2007) ; 男 一 类 是 先 采 用 通用 引物 对 儿 个 小 片段 进 
行 扩 增 测序 , 然后 再 根据 所 获得 的 序列 信息 设计 物 
种 特异 性 L-PCR 引物 进行 扩 增 (Kim et al., 2005; 
Fenn et al., 2007) 。 由 于 多 数 六 足 动物 体型 较 小 ， 
单 头 标本 难以 满足 mtDNA 分 离 需要 ; 而 以 总 DNA 
作为 模板 直接 进行 常规 PCR. 扩 增 并 测序 的 方法 ， 
由 于 核 内 线粒体 假 基因 的 存在 , 使 得 测序 质量 难以 
保证 , 致使 六 足 动物 线粒体 基因 组 的 研究 一 度 明 显 


落后 于 其 他 体型 较 大 的 动物 类 群 。 

近年 来 ， 随 者 L-PCR 技术 的 引入 , KEKE 
物 线粒体 基因 组 不 断 被 测 出 ( 黄 原 等 , 2010) 。 为 了 
更 好 地 研究 繁 斯 科 的 起 源 、 进 化 和 系统 发 育 , RN 
先后 对 每 斯 科 э 亚 科 6 种 线粒体 基因 组 进行 了 测 
XE. 分 别 是 : 得 斯 亚 科 (Tettigoniinae ) B5 1 7E Я s 
Gampsocleis gratiosa ( EU527333 ) ( Zhou et al., 
2008), B ж МУ P} ( Bradyporinae ) Н) 4 27 Ж s& 
Deracantha onos ( EU137664) ( Zhou et al., 2009), 
ВЕ МУ Ві ( Phaneropterinae ) HJ E E H S Elimaea 
cheni ( GU323362) (Zhou et al., 2010), Æ $& MV fl 
( Conocephalinae ) Ё] 5E £j ЯП йш Ruspolia dubia 
(EF583824) ( Zhou et al., 2007) 1 PE XH Рт #5 
Conocephalus maculatus ( HQ711931) (Zhou et al., 
2011), 2 WV F} ( Meconematinae ) ВЈ PE ER 09 E 
Xizicus fascipes (JQ326212) ( Yang et al., 2012) , 此 
Jh, Fenn & (2007 ) 4] is Et МУ RJ Anabrus simplex 
( EF373911 ) 线 粒 体 基因 组 进行 了 测定 。 

2j HARE RE( Mecopodinae ) 在 我 国 仅 记载 1 属 2 
种 。 纺 织女 Mecopoda elongata 和 日 本 纺织 妇 M. 
niponensis ,是 我 国 鸣 虫 市 场 上 常见 的 种 类 , 具有 十 
分 悠久 的 人 工 饲 养 历史 。 目 前 ,尚未 见 该 亚 科 的 线 
粒 体 基因 组 序列 报道 。 为 了 进一步 明确 每 斯 科 各 亚 
科 间 线粒体 基因 组 组 成 上 的 差异 , 同时 为 后 期 基于 
线粒体 基因 组 数据 的 急 斯 科 亚 科 间 的 系统 发 育 关系 
重建 积累 数据 资料 , 我 们 对 分 布 于 我 国 的 这 2 种 纺 
织女 线粒体 基因 组 进行 了 测定 ,并 进行 了 初步 比较 
分 析 。 


1 材料 与 方法 


1.1 供 试 材料 
纺织 女 M. elongata 标本 于 2010 年 8 月 采集 于 
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广西 靖 西 (23°15’'N, 106°41'Е); 日 本 纺织 娘 M. 
niponensis 标本 于 2008 年 7 月 采集 于 江西 南昌 (28° 
68'N, 115?89'E), 
1.2 DNA 提取 

Ба. ЗЕЛ ЕДШ Ла ERTILA, ТЕ HER АЛЫМ 
组 DNA 提取 试剂 盒 , 按照 使 用 说 明 提 取 总 DNA, 
1.3 L-PCR 扩 增 

首先 , 采用 通用 引物 对 2 种 纺织 女 3 个 线粒体 
短 户 段 (coxl ，cox2 和 cytb) 进行 扩 增 并 测序 (Simon 
et al., 2006) 。 然 后 ,根据 所 获得 的 序列 信息 , 将 刘 
念 等 (2006 ) 所 报道 的 L-PCR 引物 修改 为 2 种 纺织 
女 特 异性 引物 LPA-J2123/LPA-N11240 和 LPB- 
J11184/ALPB-N3651( 表 1)。 并 利用 上 述 引 物 将 纺织 
娘 线粒体 基因 组 扩 增 为 A (9 kb, coxl 一 cyib) 和 B 
(7.5 kb, cytb—cox2) 两 个 相互 重合 的 大 片段 。25 
uL L-PCR 反应 体系 : 12.5 uL Premix LA Taq Hot 
Start (宝生 物 ， 大 连 ),， 正 反 回 引物 各 1 pL (10 
umol/L), 3 uL 总 DNA 模板 ,去 离子 水 补足 。A Л 
段 反 应 条 件 : 94°С 预 变 性 1 min; 98Y 变性 10 s, 
48 人 退火 30 s, 68°С 延伸 10 min, 3£ 30 个 循环 ; 
68°С ЯЕ ffi 10 min, B 片段 反应 条 件 : 94°С 预 变性 
1 min; 98% 变性 10 s, 62% 退火 及 延伸 15 min, ЗЕ 
30 个 循环 ; 68°С 延伸 10 min, 

日 本 纺织 娘 扩 增 策略 与 纺织 娘 类 似 , 不 同 之 处 
在 于 根据 纺织 娘 测序 结果 和 GenBank 数据 库 中 其 
他 每 斯 科 线 粒 体 基 因 组 数据 增设 两 条 引物 ( 表 1)， 
将 A 片段 分 为 Al 和 AZ 两 个 较 小 的 片段 进行 扩 增 。 
具体 引物 配对 情况 如 下 ，Al: LPA-J2123/N5- 
N7793, 扩 增 区 域 5. 5 kb, coxl 一 >nad5; A2; TF- 
J6400/LPA-N11240, 扩 增 区 域 5.5 kb, trnF— cytb 
和 LPB-J11184 /LPB-N3651, 扩 增 区 域 7.5 kb, cytb 
一 cox2。 除 根据 引物 设置 退火 温度 外 , 反应 体系 及 
条 件 与 纺织 娘 L-PCR 相同 。 

表 1 L-PCR 使 用 的 引物 序列 
Table1 List of L-PCR primers used in this study 


引物 引物 序列 (5 -3^) 

Primer Primer sequence 
LPA-J2123 САТТТАТТТТСАТТСТТТССТСАСССАСААСТС 
ГРА -№ 1240 АТАСССТААССАААТАААААСТАТСАТТСТСС 
LPB-J11184 AGTTACYCCTGTYCATATTCAACCWGAATGAT 
LPB-N3651 TGATTGGCCCCACAAATTTCTGAACATTGACC 
N5-N7793 ТТАССТТСАСАТССАТТАСС 
ТЕ-Ј6400 ТААСАТСТТСАСТСТҮАТКСТСТ 


1.4 Sub-PCR 扩 增 与 测序 

以 经 过 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 切 胶 纯 化 后 的 L-PCR 
扩 增 产物 为 模板 , 分 别 利 用 已 测定 的 短片 段 信息 和 
GenBank 数据 库 中 收录 的 惫 斯 科 线 粒 体 基 因 组 序列 
数据 对 已 报道 的 线粒体 基因 组 通用 引物 (Folmer et 
al., 1994; Simon et al., 1994, 2006) 进行 修改 , 设 
计 引 物 进行 第 一 轮 扩 增 和 测序 。 然 后 , 再 根据 新 测 
定 的 序列 信息 , 设计 引物 进行 第 二 轮 扩 增 和 测序 ， 
依次 反复 , 直至 履 善 整个 线粒体 基因 组 。 所 有 Sub- 
PCR 扩 增 卢 段 全 部 采用 克隆 法 进行 双 回 测序 ， 殉 隆 
载体 为 pMDO-19T(X3E, 宝生 物 ) , 测序 公司 为 上 
海 铂 尚 生物 技术 有 限 公 司 。 
1.5 序列 拼接 、 注 释 和 分 析 

测序 结果 经 Staden 序列 分 析 软 件 包 ( Staden et 
al., 2000) 去 除 载 体 序列 、 拼 接 后 以 Fasta 格式 输 
出 , 然后 采用 序列 比 对 的 方法 切除 重 车 区 域 、 调 等 
(Thompson et al., 1997) , 使 用 MOSAS 进行 基因 组 
注释 (Sheffield et al., 2010) 。 使 用 MEGA 4.0 
( Tamura et al., 2007 ) 对 线粒体 基因 组 碱 基 成 及 和 蛋 
日 质 编码 基因 密码 子 使 用 情况 进行 统计 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 2 种 纺织 女 线 粒 体 基 因 组 特征 

2 种 纺织 娘 线粒体 基因 组 序列 已 提交 GenBank 
Жк ЛЕ, 纺织 娘 线粒体 基因 组 GenBank 登录 号 为 
JQ917910, 序列 全 长 15 284 bp, A+T 含 量 71.89%2 ; 
日 本 纺织 娘 线 粒 体 基因 组 GenBank 登录 号 
JQ917909 , 序列 全 长 15 364 bp, A +T & & 72.496, 
2 种 纺织 娘 线 粒 体 基因 组 序列 长 度 差 异 主要 由 控制 
区 的 长 度 不 同 引 起 。 基 因 组 的 基因 组 成 、 排 列 都 与 
典型 的 节肢 动物 线粒体 基因 组 一 致 ，37 个 编码 基 
AF, N 链 编码 14 个 基因 , 包括 4 个 重 日 质 编码 基 
A (nadl, nad4, nad4L 和 nad5 ) , 8 个 tRNA 基因 
(trnQ, trnC, trnY, trnF , trnP , trnL, trnH 和 trnV) 和 
2 个 rRNA 基因 (rmL HI rrnS) , 其 余 23 个 基因 则 由 
J SE imt (3 2) (Clary and Wolstenholme, 1985; 
Boore, 1999), 

线粒体 基因 组 基因 之 间 排 列 紧 凑 ， 除 控制 区 
外 , 纺织 娘 基因 间 间 隔 序 列 总 长 度 为 201 bp, 分 布 
在 14 处 基因 对 之 间 , 长 度 介 于 1~63 bp, 其 中 , 长 
度 超过 10 bp 的 基因 间 间 隔 序 列 5 Ab, 分 别 为 : 11 
bp trnY / coxl, 15 bp cytb / trnS™®™ , 21 bp nad 1 / 
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ип, 55 bp trnQ/trnM , 63 bp trnA/trnR, 日 本 纺 
织 娘 基 因 间 间隔 序列 总 长 度 为 172 bp, 分 布 在 15 
处 基因 对 之 间 , 长 度 介 于 1 ~68 bp, ЖН, KEE 
过 10 bp 的 基因 间 间 隔 序 列 5 Ab, 分 别 为 : 12 bp 
trnY/coxl , 14 bp trnE/trnF , 21 bp nadl/trnS""" , 26 
bp trnQ/trnM 之 间 , 68 bp trnA/trnR, 

在 另外 一 些 基 因 之 间 存 在 少量 碱 基 重 登 。 其 
H, 纺织 娘 线 粒 体 基 因 组 中 共存 在 56 bp REER, 
分 布 在 9 处 基因 对 之 间 , 长 度 介 于 1 ~8 bp, 日 本 
纺织 女 线粒体 基因 组 中 共存 在 57 bp REER, 分 
布 在 10 处 基因 对 之 间 , 长 度 介 于 1~8 bp。 在 2 种 
纺织 女 线粒体 基因 组 中 最 大 的 碱 基 重 番 均 出 现在 
trnC/trnW 之 间 ， 些 外 ，atp8/atp6 ( АТСАТАА ) #1 
nadA/nadAL ( ATGTTAA ) 均 存在 7 bp MRE, H 
余 几 处 大 于 1 bp 的 基因 重 佬 序列 分 别 为 cox1/ 
trnL™™ (5 bp) 和 trnl/irnQ (3 bp), 
2.2 2 种 纺织 娘 线粒体 基因 组 的 蛋白 质 编码 基因 

2 种 纺织 娘 线粒体 基因 组 的 11 种 蛋白 质 编码 
基因 的 起 始 及 终止 密码 子 均一 致 ( 表 2), 其 中 ,8 
种 使 用 典型 的 АТМ 作为 起 始 密码 子 , 分 别 为 : ATT 
(nad3, nad5 和 nad6) АТС (cox2 atp6 和 mad4 ) 
和 ATA (atp8 和 cox3 ) ; nadl 和 nad2 均 以 特殊 的 密 
码 子 TTG 作为 起 始 密码 子 ; coxl 则 使 用 一 种 特殊 的 
起 始 密 码 子 ATGA, E11 种 和 集 日 质 编码 基因 中 ， 
除 nadl 以 TAG 以 及 cox2, nad4 和 nad5 使 用 不 完 
整 的 终止 密码 子 T 外, 其余 7 种 蛋白质 编码 基因 的 
终止 密码 子 均 为 TAA。 其 余 两 个 基因 nad4L 和 су 
起 始 密码 子 均 为 ATC; 而 终止 密码 子 不 同 , 纺织 娘 
nadAL 和 cytb 均 为 TAA, 日 本 纺织 娘 nad4L 为 
TAG, суф 为 不 完整 终止 密码 子 T。2 种 纺织 女 之 间 
差异 最 大 的 和 蛋 日 质 编码 基因 是 atp8, 一 致 性 为 
82.1%; 差异 最 小 的 是 coxl ,一致 性 为 93.1% 。 

2 种 纺织 娘 线粒体 基因 组 蛋白 质 编码 基因 均 具 
有 很 高 的 AT 偏 同 性 ( 表 3), 其 中 , 纺织 娘 A +T 含 
87у 71.190, PRA T 783 MAATRE 
(83.996) 显著 高 于 第 1 位 点 (64.9% ) 和 第 2 位 点 
(64.4%); 日 本 纺织 娘 A +Т®ж 71.7% , 密码 
子 第 3 位 点 处 A+T 含 量 (85.1% ) 显 著 高 于 第 1 位 
点 (65.2% ) 和 第 2 位 点 (64.9% ) 。 

2 种 纺织 娘 线粒体 基因 组 蛋白 质 编码 基因 的 密 
码 子 使 用 情况 如 表 3 所 示 。 除 终止 密码 子 外 ,纺织 
娘 包含 3 733 个 密码 子 , 日 本 纺织 娘 包 含 736 个 
密码 子 。 从 表 4 可 以 看 出 使 用 频率 最 高 的 密码 子 其 
第 2 位 点 多 为 U 和 第 3 位 点 多 为 U 或 A。 在 所 有 密 


码 子 中 , UUA 在 2 种 纺织 女 中 的 使 用 频率 及 相对 密 
码 子 使 用 频率 均 最 高 , n( RSCU ) 值 在 纺织 女 中 高 
达 414 (3.91), 日 本 纺织 娘 中 为 409 (3.93)。 组 成 
最 高 前 4 的 氨基 酸 分 别 为 : TAR (Leu) > 丝氨酸 
(Ser) > ZWAR (Phe) > FEAR (Пе) B) 8 4H 
对 较 高 , 在 纺织 娘 中 这 4 种 氨基 酸 总 量 占 42. 8996 , 
ER 4 种 氨基 酸 合 量 分 别 为 17. 01% 9. 08%, 
8.47% ЯП 8.33%; 日 本 纺织 女 中 这 4 т Ж 
i 43. 04% , 分 别 为 16. 73%, 9. 02%, 8. 89% 和 
8.4090 。 合 量 最 低 的 氨基 酸 均 为 半 胱 氨 酸 (Cys)， 
在 纺织 女 中 仅 占 1.1096, 在 日 本 纺织 女 中 仪 占 
1.12% 。 
2.3 2 种 纺织 女 线 粒 体 基 因 组 的 КМА 基因 和 
rRNA 基因 

2 种 纺织 娘 线 粒 体 基因 组 中 22 个 tRNA 基因 的 
相对 位 置 、 反 密码 子 均 与 已 报道 的 繁 斯 科 种 类 和 采 
8 D. yakuba 相同 (Clary and Wolstenholme, 1985) 。 
在 这 22 个 tRNA 基因 中 , ER ins 5}, 其余 21 个 
均 能 折 秋 形成 典型 的 三 叶 草 结构 (图 1)。trnS” 的 
二 级 结构 则 依据 Steinberg 等 (1997 ) 发 表 的 线粒体 
特殊 tRNA 结构 类 型 -9 绘制 。2 种 纺织 女 之 间 ， 差 
异 最 大 的 tRNA 基因 是 trnP, 一 致 性 为 85.5%; 最 
小 的 是 tmK, 一 致 性 98.6%。 

纺织 女 线粒体 基因 组 22 个 tRNA 基因 中 , 共存 
在 31 处 碱 基 错 配 , 其 中 , 23 处 为 G-U 配对 , 其 余 8 
处 错 配 分 别 为 : 5 处 U-U 错 配 ,1 处 位 于 tmQ 的 
TYC EF, 2 处 位 于 trnQ 和 trnA 的 氨基 酸 接 受 辟 ,其 
余 2 处 分 布 于 trnG Ж от 的 反 密 码 子 辟 ;3 处 U- 
С 错 配 , 分 布 于 trnK, trmR 和 trnF ВУ) RO TS 

日 本 纺织 娘 线粒体 基因 组 中 ,共存 在 34 处 碱 
基 错 配 , 其 中 , 25 处 为 G-U 配对 ,其余 9 处 错 配 分 
别 为 :5 处 C-U 错 配 , 1 处 位 于 trnV 的 TyC E, 1 处 
位 于 trnS “的 氨基 酸 接受 辟 ， 其 余 3 处 分 别 分 布 于 
trnK , trnR 和 trnF By SERO T8; 3 处 U-U 错 配 , 1 
处 位 于 trnQ ff TC EE, 1 处 位 于 trnL” 的 氨基 酸 接 
受 臂 ,剩余 1 处 分 布 于 trnG 的 反 密 码 子 臂 ; 1 处 C- 
A 错 配 , 分 布 于 irn7 的 反 密 码 子 臂 。 

2 种 纺织 娘 中 的 rRNA 基因 (rrmL 和 rrns) 同 其 
他 昆虫 一 样 , 均 位 于 trnL*“ 和 trnV, traV 和 控制 区 
CR Н], 纺织 女 中 rrnL 和 rrns 的 长 度 分 别 为 1 334 
bp 和 787 bp,A+T 人 含量 分 别 为 7$.4% $1 71. 596 ; 
日 本 纺织 女 中 тт, 和 rrns 的 长 度 分 别 是 1 338 bp 
和 787 bp, A- T E EDAN 75.5% $1 71.9%, 2 
种 纺织 娘 中 mr 叶 的 A+T 含 量 均 高 于 基因 组 的 平均 
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水 平 及 其 他 组 分 (tRNA、rrzS、 和 蛋白质 编码 基因 及 
控制 区 CR ) 。2 种 纺织 娘 之 间 тп5 基因 的 一 致 性 


(94.4% ) 略 高 于 rrnL (93.396) 。 


RI 2 种 纺织 娘 线粒体 基因 组 蛋白 质 编 码 基 因 的 密码 子 使 用 


Table 3 Codon usage in protein-coding genes of the mitogenomes of two Mecopoda species in this study 


n (RSCU) n (RSCU) 
d 纺织 娘 日 本 纺织 娘 d 纺织 娘 日 本 纺织 娘 
Amino acid Codon Amino acid Codon 
M. elongata M. niponensis M. elongata M. niponensis 
Phe UUU 260(1.65) 275(1.66) Pro CCU 84(2.30) 89(2.46) 
UUC 56(0.35) 57 (0.34) CCC 12(0.33) 14(0.39) 
Leu UUA 414(3.91) 409 (3.93) CCA 43(1.18) 39(1.08) 
UUG 49 (0. 46) 36(0.35) CCG 7(0.19) 3(0.08) 
CUU 97 (0.92) 91(0. 87) Thr ACU 85(1.57) 100(1.90) 
CUC 18(0.17) 15(0. 14) ACC 36(0.67) 20(0.38) 
CUA 52(0.49) 67 (0.64) ACA 86(1.59) 84(1.60) 
CUG 5(0.05) 7(0.07) ACG 9(0.17) 6(0.11) 
Ile AUU 278(1.79) 278 (1.77) Ala GCU 97 (1.95) 96(1.97) 
AUC 33(0.21) 36(0.23) GCC 21(0.42) 21(0.43) 
Met AUA 193(1.78) 204 (1.81) GCA 72(1.45) 73 (1.50) 
AUG 24(0.22) 22(0. 19) GCG 9(0.18) 5(0. 10) 
Val GUU 88(1.72) 98(1.95) Cys UGU 37(1.80) 36 (1.71) 
GUC 20(0. 39) 13(0.26) UGC 4(0.20) 6(0.29) 
GUA 81(1.58) 79 (1.57) Trp UGA 86(1.62) 87(1.64) 
GUG 16(0.31) 11(0.22) UGG 20(0.38) 19(0.36) 
Tyr UAU 131(1.64) 129 (1.61) Arg CGU 19(1.36) 15(1.03) 
UAC 29(0.36) 31(0.39) CGC 2(0.14) 1(0.07) 
Ter." UAA 12(1.85) 11(1.69) CGA 25(1.79) 29 (2.00) 
UAG 1(0.15) 2(0.31) CGG 10(0. 71) 13(0.90) 
His CAU 60(1. 54) 53(1.41) Ѕег UCU 91(2.15) 106(2. 52) 
CAC 18(0.46) 22(0. 59) UCC 29(0. 68) 22(0. 52) 
Gln CAA 70(1.79) 70(1.82) UCA 91(2.15) 85(2.02) 
CAG 8(0.21) 7(0.18) UCG 8(0.19) 6(0. 14) 
Asn AAU 136(1.55) 151(1.70) AGU 52(1.23) 50(1.19) 
AAC 40(0. 45) 27 (0.30) AGC 9(0.21) 9(0.21) 
Lys AAA 55(1.43) 63(1.59) AGA 57 (1.35) 58(1.38) 
AAG 22(0.57) 16(0. 41) AGG 2(0.05) 1(0.02) 
Asp GAU 54(1.54) 57 (1.61) Gly GGU 68(1.21) 61(1.10) 
GAC 16(0.46) 14(0.39) GGC 11(0.20) 15(0.27) 
Glu GAA 70(1.71) 64(1.52) GGA 100(1.78) 97 (1.76) 
GAG 12(0.29) 20(0. 48) GGG 46(0. 82) 48 (0. 87) 

















n; 某 一 密码 子 使 用 次 数 Number of occurrences of each codon; RSCU : 相对 同 义 密 码 子 使 用 频率 Relative synonymous codon usage; Ter.: 终止 密码 
F Termination codon. “在 密码 子 使 用 计算 过 程 中 不 完整 终止 密码 子 T 视 为 TAA (Incomplete termination codon T is seen as ТАА in codon usage 


count). 
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图 1 


纺织 娘 和 日 本 纺织 娘 线 粒 体 基因 组 tRNA 二 级 结构 变化 


Ее. І Variations of the secondary structures of mitogenome tRNAs between Mecopoda elongata and M. niponensis 


图 中 给 出 纺织 女 tRNA 二 级 结构 , 与 日 本 纺织 


modified parts compared with M. niponensis are marked by shadow. 


2.4 2 种 纺织 女 线粒体 基因 组 的 控制 区 

2 种 纺织 娘 线粒体 基因 组 的 控制 区 均 介 于 rms 
和 tRNA $5 ( irnl-trnQ-trnM) 2 8], KER A+T E 
量 分 别 为 : 纺织 娘 294 bp, 71.5%; 日 本 纺织 女 393 
bp, 69.596 。 线 粒 体 基因 组 控制 区 A +T 含 量 均 略 
低 于 其 他 区 域 。 进 一 步 序 列 分 析 , 没有 发 现 明 显 的 
"(TA) n", “poly-A stretch ”等 保守 序列 模块 。 


3 讨论 
本 研究 测定 的 2 种 纺织 娘 线粒体 基因 组 全 序列 


长 度 分 别 为 : 纺织 娘 15 284 bp, 日 本 纺织 娘 15 364 
bp。 在 目前 已 报道 的 直 起 目 昆虫 线粒体 基因 组 中 ， 


娘 相 比 , 变化 的 部 分 以 阴影 标 出 。Cloverleaf structures of M. elongata tRNAs are presented, whereas 


其 长 度 仅 稍 长 于 草 繁 亚 科 的 疑 钩 额 繁 14 971 bp 和 
WEE Myrmecophilus manni 15 324 bp ( 仪 日 本 纺织 
tB) (Zhou et al., 2007; Fenn et al., 2008) 。 基 因 组 
HERS EKHM 5 ПЕН EIS i IV. Н ЖТР} 
的 其 他 种 类 一 致 (Fenn et al., 2007, 2008; Zhou et 
al., 2007, 2008, 2009, 2011; Yang et al., 2012) 。 
Hir HII ЕТ, ЧУН ШР irnK/irnD 
发 生 转 位 现象 ，irnD 位 于 tmK 上 游 ( 黄 原 等 ， 
2010 ) 。 

2 种 纺织 娘 线 粒 体 基 因 组 的 碱 基 组 成 均 具 有 明 
显 的 AT Arie] PE, 其 A+T 含 量 分 别 为 71.8% (Zi 
织女 ) 和 72.4% (日 本 纺织 娘 ) , 均 处 于 已 报道 的 直 
翅 目 昆虫 线粒体 基因 组 A +T 含 量 范围 之 内 , 含量 
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TIR Н) у ЧУ A ЯЛ VEU TE я, DC 65. 3% 
(Zhou et al., 2008) ; Жы I] A B8 MV. НЕН АШ 
Acrida willemsei, Ej ik 76.2% (Fenn et al., 2008), 
基因 组 不 同 区 域 A + 了 T 含 量 比较 发 现 : 除 控制 区 以 
外 , 纺织 娘 线粒体 基因 组 其 他 区 域 均 略 低 于 日 本 纺 
织女 ,其 中 , 相差 最 大 的 区 域 为 蛋 日 质 编 码 基 因 密 
码 子 第 3 位 点 , 相差 1.2% ; 纺织 娘 控制 区 A +T 含 
量 超出 日 本 纺织 娘 1.9%; 总 体 而 言 ,两 者 碱 基 组 
成 基本 一 致 。 

2 种 纺织 娘 中 , nad2, nadl 和 сохі 均 没 有 发 现 
典型 的 ATN 起 始 密码 子 。 关 于 coxl 的 起 始 密 码 子 
有 许多 特殊 密码 子 被 提出 ,如 ACC (Yamauchi et 
al., 2004). CCG (Fenn et al., 2007; Zhang and 
Huang, 2008). TTA (Nardi et al., 2001; Zhou et al., 
2007, 2010) 等 ， 此 外 还 存在 四 联 体 起 始 密码 子 
ATAA (Flook et al., 1995; Crease, 1999). АТСА 
( Hickerson and Cunningham, 2000) +, Sheffield 等 
(2010) 通过 序列 比 对 发 现 , 在 21 个 已 测 的 直 翅 目 
昆虫 线粒体 基因 组 coxl 起 始 区 及 前 面 紧邻 的 trn Y 
区 域 存 在 4 bp 的 保守 核 车 酸 序列 АТСА, 并 据 此 推 
测 cox1 的 起 始 密码 子 为 四 联 体 起 始 密 码 子 АТСА, 
ТЕҢ, 我 们 认为 将 АТСА 作为 2 种 纺织 女 coxl 的 起 
始 密 码 子 也 是 可 行 的 。nad2 和 madl 以 罕见 的 TTG 
作为 起 始 密码 子 , 类 似 的 情况 此 前 已 有 报道 ， 如 : 
ТЕЎ € Pyrocoelia rufa ( Bae et al., 2004). © + 
Tricholepidion gertschi ( Nardi et al., 2003) 、 四 斑 按 
Ж Anopheles quadrimaculatus ( Mitchell et al., 1993) 
线粒体 基因 组 中 nadl 均 以 ТТС 作为 起 始 密 码 子 ; 
ШУК, ÆR Dh Gryllotalpa orientalis 线粒体 基因 
组 中 nad2 以 СТС 作为 起 始 密码 子 (Km et al., 
2005), 

2 种 纺织 娘 线 粒 体 基因 组 中 和 蛋白 质 编码 基因 的 
密码 子 使 用 均 存 在 显著 的 密码 子 使 用 偏 问 性 。NNU 
和 NNA 密码 子 侦 好 使 用 与 重 日 质 编 码 基因 密码 子 
第 3 位 的 高 AT {ЕНЕ ЛУ ЖАТ? ARN а НЛ 
科 系 统 发 生 关 系 重 建 积累 了 有 价值 的 数据 资料 。 
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